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摘要 : MAE Aleurodicus dispersus Russell 在 海南 是 一 种 重要 的 农林 害虫 。 本 人 研究 对 海南 地 区 不 同 螺旋 粉 乔 种 群 
的 mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 基因 片段 进行 了 测定 并 对 其 系统 发 育 进行 了 分 析 。mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 的 序列 
比较 发 现 , 海南 16 个 县 市 螺旋 粉 乱 种 群 的 mtDNA-COI 序列 基本 一 致 ， 只 有 文昌 番 石 榴 Psidium guajava 种 群 的 序 
列 发 生变 异 , 在 476 bp 位 点 的 碱 基 C 突变 为 碱 基 T。 不 同 螺旋 粉 乔 种 群 的 rDNA-ITSI 序列 也 无 差异 。 基 于 
mtDNA-COI 序列 的 不 同 螺旋 粉 乱 种 群 的 系统 发 育 树 表 明 , 已 传人 我 国 海南 地 区 的 螺旋 粉 虱 未 发 生 明显 的 遗传 分 
化 ; 研究 还 发 现 海 南 的 螺旋 粉 乱 种 群 与 台湾 的 种 群 遗 传 距离 最 近 ,， 表明 海南 地 区 的 螺旋 粉 乱 可 能 由 台湾 传人 的 。 
基于 mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 序列 构建 的 不 同 粉 乔 种 群 的 系统 发 育 树 表明 ， 粉 乔 科 分 为 复 孔 粉 乱 亚 科 
(Aleurodicinae ) Ij SUELE Aleyrodinae) , 这 一 结果 与 其 他 研究 结果 一 致 。 
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Sequence and phylogenetic analyses of mtDNA-COI and rDNA-ITSI 
genes in populations of Aleurodicus dispersus ( Hemiptera: Aleyrodidae ) 


in Hainan, southern China 

YU Wei-Wei , YANG Wen-Yan', DU Yu-Zhou"" , LI Wei-Dong? (1. College of Horticulture and 
Plant Protection, Institute of Applied Entomology, Yangzhou University, Yangzhou, Jiangsu 225009, 
China; 2. Hainan Entry-Exit Inspection and Quarantine Bureau, Haikou 570311, China) 

Abstract: The spiraling whitefly (SWF) , Aleurodicus dispersus Russell, is an important agricultural and 
forest pest in Hainan province, southern China. In this study, we sequenced and analyzed the gene 
sequences of mtDNA-COI and rDNA-ITS1 genes within A. dispersus populations from 16 districts in 
Hainan. The results showed that mtDNA-COI gene sequences of the spiraling whitefly populations from 
different regions of Hainan were identical, except Wenchang sample coming from Psidium guajava 
carrying one variable position ( C— T) at position 476 bp in mtDNA-COI gene. Analyses of the rDNA- 
ITS] gene showed that the ITS1 sequences of all the A. dispersus populations were consistent. The 
phylogeny trees of A. dispersus populations based on mtDNA-COI gene showed that fairly low genetic 
variation existed among the different populations sampled in various locations. Taiwan population and 
Hainan population had a fairly closed relationship according to the phylogenetic trees, suggesting that the 
invaded A. dispersus in Hainan likely originated from Taiwan. Aleyrodidae could be divided into two 
subfamilies, i. e., Aleurodicinae and Aleyrodinae, according to the phylogenetic trees of different 
whitefly species based on mtDNA-COI and rDNA-ITSI gene sequences, which is consistent with the 
results of former studies. 
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( Aleyrodidae) ， 复 孔 粉 乱 亚 科 (Aleurodicinae ) , 4 
TLR AUS Aleurodicus, 主要 分 布 于 热带 、 亚 热带 地 
K, 包括 西 印 度 群 岛 、 南 美 、 太 平 洋 群 岛 、 非 洲 、 引 
度 及 东南 亚 等 地 ,是 一 种 重要 的 农林 害虫 ( Mani 
and Krishnamoorthy, 1999) 。 有 学 者 认为 该 虫 起 源 
于 中 美洲 和 加 勤 比 海 一 市 , 但 这 一 观点 被 谨 国 路 
(2011) 否定 , 他 认为 加 勒 比 海 并 不 是 原 产 地 , 而 是 
一 个 人 侵 地 。1905 AE TE Vg EJ BE FEE 5g B5) 5 d JE 
T5 55 BJ dS Psidium guajava 上 首次 被 发 现 ，1965 
被 记述 为 新 种 (Russell，1965 ) , ME 17H = E SIT: 
界 许多 地 区 (CABI, 1993; Neuenschwander, 1994; 
温 宏 治 等 ，1994; Lambkin, 1999; Ramani et al., 
2002; 钟 宝珠 等 , 2009; 于 卫 卫 等 , 2013 ) 。 我 国 于 
1988 年 在 台湾 省 高 雄 市 大 察 乡 首次 发 现 螺旋 粉 乔 
EERO ORAR, 1994; 1997) , 2006 年 4 月 
在 海南 省 陵 水 县 发 现 该 虫 ( 广 国 跃 等 , 2007) 。 除 了 
台湾 和 海南 , 和 福建、 广东、 广西 等 省 份 也 是 螺旋 粉 
乔 适 生 区 ( 沈 文 君 和 万 方 洛 , 2007) , 但 这 一 结论 仍 
需 进 一 步 的 验证 。 目 前 已 知 螺旋 粉 乱 的 寄主 植物 
109 科 743 fp, 我 国 已 记录 寄主 植物 81 科 284 种 
(EEE, 2011)。 在 我 国 海南 , ITEP A ET HE SS TBI 
Pterocarpus indicus 和 槛 仁 树 Terminalia catappa 受害 
最 为 严重 , RUBIA HME TX Annona squamosa 
受害 最 为 严重 ( 韩 冬 银 等 , 2008 ; $ KES, 2010) 。 
目前 ,国内 对 螺旋 粉 乔 的 研究 主要 集中 在 形态 、 分 
布 寄主 、 生 物 学 特性 以 及 抗 药性 等 方面 。 温 宏 治 等 
(1994, 1997 ) 对 台湾 螺旋 粉 莉 的 寄主 范围 、 空 间 分 
布 、 生 物 防治 、 作 物产 量 损失 与 虫口 密度 关系 以 及 
时 序 动态 等 方面 进行 了 研究 ; RA (1999) 综述 了 
ye S EI EAE ERE. 并 发 出 螺旋 粉 虱 传 入 的 预 
t. 钱 景泰 (2002 ) 对 螺旋 粉 乱 生物 学 特性 及 生物 防 
治 进行 研究 ; RERE (2007) F 2006 年 4 月 在 海 
南 省 陵 水 县 椰 林 镇 首次 发 现 了 螺旋 粉 乱 ,， 并 记录 了 
寄主 和 分 布 范 围 ; AEM Jr i8 (2007 ) 对 螺旋 粉 
乱 在 中 国 的 适 生 区 进行 了 预测 ; 宋 早 帮 (2011 ) 描述 
了 螺旋 粉 乔 的 环境 扫描 电镜 微型 结构 。 由 此 可 见 ， 
对 于 螺旋 粉 乱 的 遗传 分 化 和 系统 发 育 的 研究 是 少 之 
少 。 

种 群 是 生物 生存 繁衍 的 基本 单元 ( 史 刚 茶 ， 
2001), 在 目 然 选择 和 其 他 随机 因素 的 影响 下 ,种 
群 会 失去 某 些 原 有 变异 。 种 群 的 分 化 是 潜在 的 遗传 
差异 , 为 进一步 的 分 化 提供 遗传 多 样 性 的 基础 。 研 
究 种 群 内 遗传 变异 、 种 群 间 遗 传 分 化 , 不 仅 对 了 解 
物种 进化 趋势 及 种 群 动态 规律 具有 重要 的 实际 价值 


和 理论 意义 , 而 且 对 生物 资源 的 管理 与 持续 利用 、 
有 害 生 物 的 治理 也 有 重要 指导 作用 。 昆 虫 之 所 以 可 
以 发 生物 种 分 化 是 因为 它们 具有 高 度 发 达 的 神经 和 
运动 系统 、 世 代 周 期 短 、 体 形 小 等 内 部 条 件 , 以 及 
不 同 的 地 理 条 件 、 环境 条 件 和 寄主 植物 等 外 部 原因 
( Matthews, 1976) 。 人 研究 种 群 分 化 的 方法 主要 有 形 
态 学 特征 , 粉 融 科 的 分 类 在 亚 科 的 水 平 上 依据 于 成 
忠和 第 4 foe ra Coe) 的 特征 而 在 属 和 种 的 水 平 
上 则 主要 利用 4 BAROK) 的 特征 ,还 有 生物 学 
特性 、 生 理 生 化 特征 、 分 子 标 记 等 。 用 于 种 下 系统 
发 育 分 析 的 分 子 标记 基因 主要 有 线粒体 DNA、 核 糖 
体 DNA、 微 卫星 DNA 等 。 线 粒 体 COI (mtDNA 
COIT) 是 线粒体 氧化 呼吸 链 的 重要 组 成 , 它 是 研究 种 
间 、 种 内 杀 缘 关系 的 最 有 用 分 子 标记 之 一 ， 沈 媛 
(2007) 和 王 莉 萍 等 (2007 ) 分别 利用 mtDNA-COI 对 
我 国 不 同 地 区 的 烟 粉 下 和 斑 潜 蝇 种 群 进行 了 分 析 。 
ITS1 位 于 核糖 体 18S 和 5. 8S rRNA 基因 的 编码 区 
之 间 , 序列 具有 进化 速率 快 , 高 度 拷贝 , 旦 拷贝 间 
的 序列 基本 一 致 ,并 且 容 多 直接 进行 PCR 的 扩 增 
和 测序 等 特点 , 所 以 ITS 的 序列 信息 可 以 提供 比较 
丰富 的 变异 位 点 和 信息 位 点 , 而 且 较 适合 种 间 、 亚 
种 或 种 群 水 平 上 的 系统 发 生 人 研究 ( 毛 增 辉 , 2010), 

为 了 认识 海南 地 区 螺旋 粉 融 遗传 分 化 和 系统 发 
A, 本 研究 对 海南 地 区 的 不 同 螺旋 粉 乱 种 群 的 
mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 基因 序列 进行 了 测定 和 
分 析 并 构建 了 系统 树 , 研究 结果 可 为 海南 地 区 螺旋 
粉 乱 的 遗传 分 化 和 入侵 机 制 提供 理论 依据 。 


1 材料 及 方法 


1.1 供 试 虫 源 

2009 年 8 -9 H, 对 海南 省 16 个 县 市 的 12 种 
寄主 植物 上 的 螺旋 粉 乔 进行 调查 采集 , 将 采集 的 螺 
旋 粉 乔 浸 泡 在 无 水 酒精 中 ,然后 置 于 -203 的 冰箱 
中 保存 备用 。 实 验 材料 的 采集 地 、 寄 主 、 采集 时 间 
以 及 编号 见 表 1。 
1.2 AREMA, DNA 的 提取 

挑 取 单 头 螺旋 粉 乔 置 于 0.5 mL 离心 管 中 , 加 
A30 uL 裂解 液 (1% SDS, 500 mmol/L Tris-HCl, 
20 mmol/L NaCl, 1 mmol/L EDTA, 200 mg/mL 4&FH 
HS K TOL) WE LS] 3 Je BC. 56°% 恒温 水 浴 锅 中 温 
浴 2 ~3 h; 再 放 和 人 95 避 水浴 锅 中 放置 10 min, 使 重 
日 酶 失 活 ; 短暂 离心 后 取出 上 清 , 直接 置 于 -200 
冰箱 中 保存 备用 。 
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R1 海南 地 区 螺旋 粉 虱 标 本 采集 信息 


Table 1 Collection data of Aleurodicus dispersus specimens from Hainan in this study 





采样 地 点 经 纬度 寄主 植物 采样 时 间 样品 代码 
Locality Longitude and latitude Host plants Collecting time Codes 
MAKK Nada, Danzhou 19.5°N, 109. 6*E 羊蹄 甲 Bauhinia blakeana 2009.08.21 Danzhou YTJ 
乐 东 佛 罗 Foluo, Ledong 18.6°N, 108.7°E AN Psidium guajava 2009. 08. 23 Ledong FSL 
陵 水 祖 空 Zukong，Lingshui 18.4°N, 109.9°F 槛 仁 Terminalis catappa 2009. 08. 24 Lingshui LR 
陵 水 英 州 Yingzhou，Lingshui 18. 4?N, 109. 9*E 榕树 Ficus microcarpa 2009. 08. 24 Lingshui RS 
三 亚 海棠 湾 Haitangwan Sanya 18. 3^N, 109. 7^E 枸杞 Lycium chinense 2009. 08. 24 Sanya GQ 
三 亚 海棠 湾 Haitangwan Sanya 18. 3^N, 109. 7^E 羊蹄 甲 Bauhinia blakeana 2009. 08. 24 Sanya YTJ 
三 亚 海棠 湾 Haitangwan Sanya 18. 3^N, 109. 7^E 木瓜 Chaenomelis fructus 2009.08.24 Sanya MG 
三 亚 保 港 Baogang，Sanya 18.4°N, 109. 1°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08. 23 Sanya YDZT 
三 亚 天 涯 Tianya, Sanya 18. 3*N, 109.3^E AN Psidium guajava 2009. 08. 23 Sanya FSL 
五 指 山 Wuzhishan 18. 8°N, 109. 5^ E 未 知 Unknown 2009.08.29 Wuzhishan WZ 
万 宁 兴 隆 Xinglong，Wanning 18. 8?N, 110. 4°E 椰子 Cocos nucifera 2009. 08. 24 Wanning YZ 
琼 海 加 积 Jiaji, Qionghai 19.2°N, 110. 5°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08.25 Qionghai YDZT 
琼 海 加 积 Jiaji, Qionghai 19.2°N, 110. 5°E 番 石 榴 Psidium guajava 2009. 08. 25 Qionghai FSL 
琼 海 加 积 Jiaji, Qionghai 19.2°N, 110. 5°F 木瓜 Chaenomelis fructus 2009. 08.25 Qionghai MG 
1t; E Tunchang 19.4°N, 110. 1°E 木瓜 Chaenomelis fructus 2009. 08.25 Tunchang MG 
iti E Tunchang 19.4°N, 110. 1°E 辣椒 Capsicum annuum 2009. 08.25 Tunchang LJ 
1t; E Tunchang 19.4°N, 110. 1°E 茄子 Solanum melongena 2009. 08.25 Tunchang QZ 
1t; E Tunchang 19.4°N, 110. 1°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08.25 Tunchang YDZT 
HPS Wushi, Qiongzhong 19. 1?N, 109.9? E 榄 仁 Terminalis catappa 2009.08.25 Qiongzhong LR 
琼 中 乌 石 Wushi, Qiongzhong 19.1°N, 109. 9*E AN Psidium guajava 2009. 08.25 Qiongzhong FSL 
琼 中 乌 石 Wushi, Qiongzhong 19.1°N, 109. 9*E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08.25 Qiongzhong YDZT 
琼 中 营 根 Yinggen, Qiongzhong 19.0°N, 109. 8°E 豆 科 植物 Leguminosae 2009.08.29 Qiongzhong DK 
保 亭 毛 岸 Mao an, Baoting 18. 7^N, 109. 6*E AN Psidium guajava 2009. 08.29 Baoting FSL 
保 亭 毛 岸 Mao’ an, Baoting 18.7°N, 109. 6*E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08. 30 Baoting YDZT 
白沙 白沙 Baisha, Baisha 19.2°N, 109. 4*E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009.08.31 Baisha YDZT 
白沙 牙 又 Yacha, Baisha 19. 2*N, 109. 4*E AN Psidium guajava 2009.08.31 Baisha FSL 
WA Ruixi, Chengmai 19.7°N, 110. 1°E 番 石 榴 Psidium guajava 2009. 09. 17 Chengmai FSL 
WKE Yongfa, Chengmai 19.7°N, 110. 2°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 09. 17 Chengmai YDZT 
lig Heshe, Lingao 19. 6?N, 109. 7?E 榄 仁 Terminalis catappa 2009.09. 17 Lingao LR 
定安 雷鸣 Leiming, Ding’ an 19. 6?N, 110.3?E 榄 仁 Terminalis catappa 2009.09. 19 Ding' an LR 
定安 龙门 Longmen, Ding’ an 19. 4?N, 110.3°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 08.25 Ding' an YDZT 
海口 甲子 Jiazi, Haikou 19. 6?N, 110. 9*E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 09. 19 Haikou YDZT 
XEK Penglai, Wenchang 19. 5^N, 110. 5°E 印度 紫檀 Pterocarpus indicus 2009. 09. 19 Wenchang YDZT 
文昌 锦 山 Jinshan, Wenchang 20. 0*N, 110. 7?E 番 石 榴 Psidium guajava 2009. 09.20 Wenchang FSL 
1.3 PCR 扩 增 及 检测 2 pL、 上 下 游 引 物 20 pmol/L 各 2 pL、5 ug 模板 


本 实验 用 于 扩 增 目的 片段 的 引物 见 表 2。PCR ”DNA 2 uL, Tag 聚合 酶 2.5 U, 其 余 用 ddH,0 补充 。 
反应 体系 均 为 50 uL: 10 mmol/L 10 x buffer 5 uL, mtDNA-COI 基因 的 PCR 反应 程序 为 : 首先 94% 预 
2.5 mmol/L MgCl, 3 uL, 0.25 mmol/L 每 种 dNTP 变性 $ min; 94?C ZB 1.5 min, S0% 3E X 1. 5 min, 
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X2 PCR 扩 增 引物 及 目的 片段 
Table2 Primers used in this study 


引物 名 称 


Primer name 


引物 序列 (5 -3) 


Primer sequences 


LCO1490 GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 
HCO2198 TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 
TWS1 GTTTCCGTAGGTGAACCTGC 
5.8R ATCCGCGAGCCGAGTGATCC 


72*C 延伸 1 min, 35 个 循环 ; 最 后 72Y% 延伸 10 min, 
rDNA-ITSI 基因 的 PCR 反应 程序 为 : 首先 94Y PRAE 
性 5 min; 94?C 变性 1 min, 577C 退火 7$ s, 72% 延 
ffi 90 s, 35 个 循环 ; 最 后 720C 延伸 10 min (Folmer 
et al., 1994) , 反应 产物 置 于 4% 冰箱 保存 。PCR Q^ 
增产 物 在 含有 0.5 pg/mL EB 的 1% 琢 脂 糖 胶 上 进 
行 电泳 检测 。 电 瀛 结束 后 , 将 凝 胶 置 于 紫外 分 析 仪 
上 观察 , 标识 每 条 扩 增 带 的 分 子 量 大 小 , 并 用 凝 胶 
成 像 仪 拍照 后 记录 结 
1.4 扩 增 产物 测序 及 序列 分 析 

检测 后 的 PCR 产物 直接 测序 , 测序 工作 由 北 
京 中 美 泰和 生物 技术 有 限 公 司 测序 , 为 确保 测序 结 
果 的 准确 性 , 均 在 ABI PRISMTM 3730XL DNA 自动 
测序 仪 上 进行 双 回 测序 。 获 得 测序 结果 后 ,首先 采 
用 ContigExpress 软件 并 结合 测序 峰值 图 对 每 个 样品 
得 到 的 正 反 两 器 序 列 进行 拼接 校对 , 得 到 基因 的 完 
整 序列 , 确保 序列 准确 无 误 后 将 其 保存 为 文本 格式 
的 文件 。 然 后 利用 网 络 同 源 序列 搜索 引擎 BLAST 
( http://www. ncbi. nlm. nih. gov/BLAST ) 对 
GenBank 中 的 同 源 序列 进行 比较 , 确定 为 所 需要 的 
目的 基因 后 , 提交 测序 结果 获得 序列 在 GenBank 中 
的 登录 号 。 最 后 使 用 Clustal X 1. 83 (Chenna et al., 
2003) 进行 序列 联 配 (sequence alignment) ， 比 对 结 
果 保 存 为 CLUSTAL, PHYLIP 及 NEXUS 3 种 文件 
( 当 同 一 种 群 存 在 相同 序列 时 ， 则 只 选取 其 中 一 
条 ) ,以 备 后 续 分 析 使 用 。 用 MEGA4.0 (Tamura et 
al., 2007) 软件 , 根据 Kimura 2-paramter 模型 计算 
出 不 同 种 群 螺 旋 粉 芹 的 进化 分 收 和 矩阵 , 采用 邻接 法 
(NJ) 构 建 系统 树 ， 系统 树 各 分 文 置信 度 (boostrap) 
均 进 行 1 000 次 的 重复 检验 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 PCR 扩 增 结果 检测 
V EX SU mtDNA-COI 和 rDNA-ITSI 基因 序列 


引物 用 途 


Use of primers 


参考 文献 


References 


mtDNA-COI 扩 增 
Folmer et al., 1994 
Amplification of mtDNA-COI 
rDNA-ITS1 扩 增 Brust et al., 1998 ; 


Amplification of rDNA-ITSI De Barro et al., 2000 


村 异性 条 市 的 电泳 检测 结果 见 图 1 5I 2, mtDNA- 
COIL 基因 目的 条 带 约 为 720 bp, rDNA-ITS1 基因 目 
的 条 带 约 为 650 bp, 每 条 序列 进行 正 反 链 拼 接 校对 
后 , mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 基因 序列 长 度 分 别 为 
712 bp 和 633 bp。 


4 16 36 39 46 4 Ib 36.3 t6 
li 3 40 49 OE 1 34 40 49 





39 46 


40 49 13 37 40 4 bp 


图 1 螺旋 粉 乱 mtDNA-COI 片段 的 PCR 扩 增 


Fig. 1 PCR products of mtDNA-COI from Aleurodicus dispersus 





图 2 NUES rDNA-ITS1 片段 的 PCR 扩 增 
Fig. 2 PCR products of rDNA-ITS1 from Aleurodicus dispersus 


2.2 不 同 种 群 mtDNA-COI 31 rDNA-ITSI 序列 差 
异 和 组 成 分 析 
每 个 种 群 各 选择 10 个 样本 进行 测序 , 测序 结 
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果 发 现 各 个 种 群 样本 的 序列 一 致 ( 除 文昌 番 石 榴 种 
BR). 所 以 选取 一 条 进行 分 析 。mtDNA-COI 序列 比 
对 结果 发 现 , 海南 地 区 不 同 螺 旋 粉 异种 群 的 序列 基 
本 一 致 ， 只 有 文昌 鼻 石 榴 种 群发 生 基因 突变 , 在 
476 bp 位 点 发 生 碱 基 C 突变 为 碱 基 T, 而 其 他 不 同 
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(74% ) , 螺旋 粉 乔 的 近 绿 种 Aleurodicus dugesii 的 A 
+T 含 量 (75. 6% ) 也 在 75% 以 上 。 其 他 4 个 外 群 
的 AT 含量 均 低 于 70% (De 69. 195, AP 60.9%, 
SP 69. 8% 和 Bt 68.7% ) 。 由 此 可 以 说 明 , E TUE 
UI REBSPSUM] AT 含量 要 高 于 粉 乱 亚 科 粉 乔 的 AT 
3 位 点 


地 区 、 不同 寄主 未 发 现 基因 突变 
mtDNA-COI 序列 分 析 时 仅 挑 两 条 序列 进行 分 析 ( 文 
虽 香 石榴 种 群 GenBank 登录 号 KC822647 和 陵 水 种 
BÉ GenBank 登录 号 KC822648 ,选择 陵 水 种 群 是 因 
为 2006 年 首次 在 该 地 区 发 现 螺旋 粉 乱 的 危害 ) Br AX, 2 
有 种 群 的 rDNA-ITS1 —— M 多 重 序列 
比 对 后 未 发 现 变 异 位 
序列 (GenBank 登录 号 KC822649 ) 进行 


时 仅 挑 一 条 
分 析 ( 图 4) 。 


螺旋 粉 剧种 群 以 及 外 种 群 mtDNA-COI 序列 分 
析 发 现 , 不 同 粉 融 mtDNA-COI 基因 序列 组 成 , 序列 
中 AT 含量 远 高 于 CC 含量 ， a a AT Ü 8] PE 
EN HE fh SÉ (India) BJ AT € 
(76.695) , H.ft 5 ABUS EUR EECTW. 


(图 5). 


变 ( 图 3),， 所 以， 
AT 含量 (85. Li 
Ñ AT 含量 (67.296), 
HE, 这 与 氨基 酸 密码 子 第 


一 特点 。 


T 


点 , 所 以 IDNA-ITS1 序列 分 析 


含量 。 由 图 6 可 以 发 现 , 海南 螺旋 粉 乔 的 第 

1 位 点 (69.3% ) 和 第 

第 3 位 点 表现 明显 的 AT f 
3 位 点 的 摆动 假说 一 

其 他 粉 乔 种 群 mtDNA-COI 的 碱 基 组 成 也 呈现 


2 4 


螺旋 粉 乔 种 群 以 及 外 种 群 TDNA-ITS1 序列 分 析 
发 现 (图 7), AEEA rDNA-ITS1 基因 序列 GC E 


量 远 远 高 于 AT 含量 ,表现 出 非常 强 的 GC 含量 偶 


同性 。 


72% , AT 2896), 


量 最 高 
HN37, 


HN38, HNLS 和 HNFSL) 有 极为 相似 的 AT 含量 




















TAATTIIIIITAATTITAAGAA TTZATTTCTAGAGGAGGTGGCACAGGTTGAACAGTTTACCCTCCTTTATCTACAATT 320 
TAATTTTTTTAATTTTAAGAATETTAATTTCTAGAGGAGGIGGCACAGGTTGAACAGTTTACCCTCCTTTATCTACAATT 383 
TZŽATTTTTTTZŽATTTTZŽAGAATETTAATTTCTAGAGGAGGTIGGCACAGGTTGAACAGTTTACCCTCCTITTATCTACAATT 384 

L Typ p PTT ETT NICHE WM COM WCTCT- TL ETC] C (CL C] P TOP TCICH W (CT T TOP TCU E EP TOL OL OM LOL ONE ME OU LONE 1007 T M QN 384 
TZATTTTTTTAZAATTTTAAGAATĦTTAATTTCTAGAGGAGGTGGCACAGGTTGAACAGTTTACCCTCCTTTATCTACAATT 323 

TW ATATTTCATAGAGGTTGTTCACTTGAMST BATAATTTTTTCTTTACATT EGCIGGGATITCTICTATITIGGGTTCAAT 400 
REN37 ATATTICATAGAGGTIGTICACTIGABTTHATAATTTTTICTIIACATTTEGCTGGGATTICTICIATITIGGGTIICAAT 463 
HNLS ATATTIICATAGAGGTIGTICACTIGAPTTHATAATTTTTICTTTACATTTEGCIGGGATTICTICTATITTGGGTICAAT 464 
HNFSL ATATTICATAGAGGTIGTICACTIGARTTE ATAATTTTTICTITACATTTEGCTGGGATTICTICTATITTGGGTTICAAT 464 
N32 Py 463 
JU. Typ UU MaeT CADTITGTIADTATGCGITIATTTGGGDATAADADTTGGAAADTD SICIITATTTCTIT ETCAGTAT 430 

HN37 TAMATTTAT: ‘NT NCAATTGTIAATATGCGTTIATTTGGGATAAAATTGGAAAATAE PTCTITATTIGTITGETCAGTAT 543 
HNLS IABMAIITAT: "MÉTACAATIGTIAATATGCGTITIATTIGGGATAAAATIGGAAAATATE NICTIIATTIGITIGE TCAGTAT 544 
HNFSL T U TACAATIGTIAATATGCGITIATITGGGATAAAATIGGAAAATATHICTITATITGTITQE "'TCAGTAT 544 
HN38 ee ETCTITATTTGTTTG 543 
TW TTATTACTGTTTTTTTATTATIATTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATGTTATTATTAGATCGAAATTTT 569 
HN37 Jjuv-uveydicyupu Ennn a AECE a a a Cr T CI CT-1 CL ON V E IP 10M IF CIEL CH CP ULP ECT COLCT T T 2 a a G y 623 
HNLS L ITZTTACTGTTTTTTTATTATIATTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATGTTATTATTAGATCGAAATTTT 624 
HNFSL I TATTACTGTTTTTTTATTATIATTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATGTTATTATTAGATCGAAATTTT 624 
Akel I ATTACTGTTTTTTTATTATIATTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATGTTATTATTAGATCGAAATTTT 623 
TW AATAGAACATTTTTTGATCCTATGG TT 620 
HN37 Fre 人 le GGEGGTGASCCTATTTTATA BCAACATITATIT 683 
HNLS AATAGAACATTTTTTGATCCT2TGGGÉ cate GGTGASCCTATTTTAT? SCAACATTTATIT 684 
HNFSL PYPE T 1er Yel BcdecGTGARCCTATTITAT S CAACATITATIT 684 


HNS38 






AATAGAACATTTTTTGATCCTATGCQEGCGGAGGTG CŁACATTTATTT 


图 3 不 同 螺旋 粉 乱 种 群 mtDNA-COI 部 分 序列 比 对 


Fig. 3 Partial sequence alignment of mtDNA-COI gene from different populations of Aleurodicus dispersus 


序列 来 源 及 其 GenBank 登录 号 Origin of sequences and their GenBank accession numbers : 


海南 地 区 螺旋 粉 乱 的 ITS1 序列 碱 基 组 成 和 
烟 粉 乱 相 近 ( 均 为 GC 74% ，AT 26%, Eis GC 
碱 基 A、C 的 含量 (分 别 为 16% 和 


4096 ) 略 高 于 烟 粉 乔 ( 分 别 为 14% 和 37%) 和 白粉 
3L CA] 7g 1596 和 38% ) 的 含量 。 


TW: 台湾 Taiwan population ( AY764031) ; HN37 : 海南 


种 群 Hainan population ( EU581837) ; HN38; 海南 种 群 Hainan population ( EU581838) ; HNFSL: 海南 种 群 Hainan population ( KC822647 ) ; 
HNLS; 海南 种 群 Hainan population ( KC822648) . 


11 期 FELS.: 海南 地 区 螺旋 粉 乔 种 群 mtDNA-COI 和 rDNA-ITS1 基因 的 序列 及 系统 发 育 分 析 1329 
BtilGGAAGGATCATTGL----- TCGAAACTCGACCAAGGTCTATCCGACCC--------- 
Bt2 |GGAAGGATCATTGL----- TCGAAACTCGACCAAGGTCTATCCGACCC--------- 


Tvi|GGAAGGATCATTG 
Tv2 |BGAAGGATCATTG 


Me de dede deo 





Ww 






+ + ww 


CGAGCCGTCCCGCGGGACACAGGCCGGT[---CGCCTCGTCGCGTCAGCGCGGGAGC- 
CGAGCCGTCCCGCGGGACACAGGCCGGT|[---CGCCTCGTCGCGTCAGCGCGGGAGC- 
CGAGCCGTCCCGCGGGACACAGGCCGGT|[---CGCCTCGGCGCGTCAGCGCGGGAGC- 


Ad |CGAGCCGTCCCGCGGGACACTGGCCGGTAACCGGCGCGGAGGCTCACCTCCCGCACC 








Bt1 GGAGCATCGCCA-GCAAGCCCTGAAAGATGG----GCGAGAARATAACCCCGAACGGT 
Bt2 GGAGCATCGCCA-GCAAGCCCTGAAAGATGG----GCGAGAARATAACCCCGAACGGT 
Bt3 GGAGCATCGCCA-GCAAGCACTGAAAGATGG----GCGAGAARATAACCCCGAACGGT 
Ad GAACCGCGGCTGTACCTGTCGTACACCGCGTTTTTATACACGBATAACCCCGAACGGT 
Tv1 CGGGGAC--CCGGCCTCGCAAAACCAATCATTATGATAAAGA|[A-AACCCCGAACGGT 
Tv2 CGGGGAC--CCGGCCTCGCAAAACCAATCATTATGATAAAGA|[A-AACCCCGAACGGT 


CGAGCCGTCCCGCGAGACCCTGGCCGGC[GCTGAAGCGCCGGGCGGTCGACGGCTCA 
CGAGCCGTCCCGCGAGACCCTGGCCGGC GOD ODONIS GUNDIABEHPUONEE TIS 


下 


+ ww + + 












A bhh 


图 4 不 同 粉 乱 种 群 rDNA-ITS1 部 分 序列 比 对 
Fig. 4 Partial sequence alignment of rDNA-ITSI gene from different whitefly populations 
序列 来 源 及 其 GenBank 登录 号 Origin of sequences and their GenBank accession numbers ; Ad; 螺旋 粉 乱 Aleurodicus dispersus ( KC822649) ; Btl ; 烟 
粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995281) ; Bi2; 烟 粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995261) ; BB ; 烟 粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995263) ; Tv1: i E Trialeurodes 
vaporariorum (JQ995234) ; Tv2 : 温室 粉 乱 Trialeurodes vaporariorum ( JQ995235). 
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图 5 不 同 粉 乔 mtDNA-COI 序列 碱 基 含量 
Fig. 5 Base composition of mtDNA-COI gene of different whitefly populations 
序列 来 源 及 其 GenBank 登录 号 Origin of sequences and their GenBank accession numbers : As: Hti WJX) T Aleurocanthus spiniferus; Sp: WXY TA 
Siphoninus phillyreae; Dc; Tl Tx Dialeurodes citri; Bt: 烟 粉 乱 Bemisia tabaci; HN38 ; 海南 种 群 Hainan population ( EU581838) ; HNLS; 海南 种 
群 Hainan population ( KC822648) ; HNFSL: 海南 种 群 Hainan population ( KC822647) ; TW: 台湾 种 群 Taiwan population ( AY764031) ; HN37 ; 海 
南 种 群 Hainan population ( EU581837) ; Ad; EXE Aleurodicus dugesii; India; 印度 种 群 India population ( AJ748380). 


2.3 ”氨基 酸 组 成 与 密码 子 使 用 频率 分 析 

在 MEGA4.0 软件 中 选择 使 用 无 脊椎 动物 线 粒 
体 密码 表 , 对 不 同 粉 乱 种 群 的 密码 子 使 用 频率 进行 
统计 , 计算 出 各 种 群 mtDNA-COI 基因 编码 区 的 氮 
基 酸 组 成 及 密码 子 使 用 频率 。 

不 同 粉 乱 线 粒 体 COL 基因 的 氨基 酸 组 成 分 析 
结果 见 表 3。 海 南 地 区 螺旋 粉 虱 种 群 COI 基因 712 


bp 序列 共 编 码 204 个 氨基酸 。5 个 不 同 种 群 螺旋 粉 
虱 氨 基 酸 组 成 基本 一 致 , 均 由 19 种 氨基 酸 组 成 , 不 
含 丙 氮 酸 (Ala) ,其 中 半 胱 氮 酸 (Cys) (1.0% ) 和 丝 
SXER(Ser) (1.090) 含量 最 少 ， 编 码 氮 基 酸 最 多 的 
是 腕 氨 酸 (Leu) (27% ) 和 杂 丙 氮 酸 (Phe) (13% ) 。 
螺旋 粉 乔 种 群 COI 基因 在 氨基 酸 组 成 上 具有 一 定 
WAE, 其 A+T 含 量 在 密码 子 的 1, 2 和 3 位 及 整 
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33 不 同 粉 虱 种 群 mtDNA-COI 基因 序列 氨基 酸 组 成 


Table 3 


代码 Code 
As 
De 
Sp 
Bt 
Ad 1. 
India 
TW 
HN37 
HN38 
HNFSL 
HNLS 


代码 Code 
As 
De 
Sp 
Bt 
Ad 
India 
TW 
HN37 
HN38 
HNFSL 
HNLS 


Ala 
1.5 
0.5 3. 


T 
= 


Asp 
1.5 
1 


Cys 


D 
mJ 


e 

UA 

mJ 
BOB» nm 

eO N 


O o o aa o o A cec 

O O O O N O N aA A N 
mJ 

a n B n BR RD? o m» 

‘© ND NOD ‘OO A N OQ a QN WW O 


MOM m NS 


mOÓ 


p> 
n 
D 
3 
e 
ga 


mJ 
UA 


YO P N 
a N 个 O 
O O uw Uu 
oo 
Un N 


mOÓ 
mOÓ 
mOÓ 
一 N 
O oO OO aa o o A O 


ae A ow Ron BA 
> Ae © A wm 

| 一 = Cc 
a t OO OO N O A a a N tA 
N N N NNP BRNA ANN 
O ND O OO UC N N Aa O N O 
So oo PD 


体 水 平 都 远 高 于 GC 含量 (图 6)， 具 有 明显 的 AT 
fj i [6] HE 这 一 所 5 线粒体 基因 组 具 UR S AT k 
HERREMA; 其 中 AT 含量 在 第 3 位 密 
子 处 都 是 最 高 的 (85. 1% ) , 这 与 线粒体 具 (ec. 
AT 突变 压 , 以 及 密码 子 第 3 位 点 存在 的 高 变异 率 
规律 是 十 分 相符 的 。 螺 旋 粉 虱 不 同 种 群 间 COL 基 
因 的 变异 位 点 多 数 发 生 在 密码 子 的 第 3 位 点 , 但 是 
都 没有 导致 氨基 酸 的 变异 。 

相对 同 义 密 码 子 使 用 " 2X ( relative synonymous 
codon usage, RSCU) 是 用 来 对 同 义 密 码 子 的 使 用 频 
率 进 行 评价 的 参考 值 , 反映 出 密码 子 在 所 编码 的 氨 
基 酸 的 同 义 密码 子 中 出 现 的 频率 , 使 用 公式 RSCU 
-Xi/X 来 计算 。 当 RSCU 值 大 于 1 时 ,表示 该 密码 
子 出 现 的 频率 高 于 期 望 值 , 而 小 于 1 时 表示 该 密码 
子 出 现 的 频率 低 于 期 望 值 ( 齐 斌 等 , 2009 ) 。 在 所 有 
的 氨基 酸 密码 子 中 , 使 用 频率 最 高 的 是 UUU (20.8), 
螺旋 粉 珊 线粒体 基因 组 中 蛋白 编码 基因 的 密码 子 使 
用 存在 着 强烈 的 密码 子 使 用 伍 癌 性 ，NNU 和 NNA 
密码 子 RSCU 基 本 都 大 于 1 ,在 每 种 和 蛋白质 组 成 中 


The amino acid composition of COI gene sequences among different populations of whitefly 


Phe Gly His Ile Lys Leu Met 
11.6 7.1 2.0 3.5 0.5 23.2 3.5 
11.1 3.2 0.5 2.6 1.1 24.7 6.3 
15.0 1.1 2.1 5.4 1.1 18.7 5.4 
10.2 5.6 1.0 5.1 1.5 27.4 4.6 
14.6 1.4 0.9 8.6 4.1 21.8 3.6 
14.2 3.3 1.3 7.1 2.5 24.6 6.7 
12.6 2.3 1.7 5.8 1.2 27.6 5.8 
13.2 2.5 2.0 5.9 1.5 26.0 5.9 
13.7 3.4 1.5 5.9 1.5 26.0 5.9 
13.2 2.9 1.5 5.9 1.5 26.5 5.9 
13.2 2.9 1.5 5.9 1.5 26.5 5.9 
Ser Thr Val Trp Tyr 总 计 Total 
6.1 1.5 2.0 11.6 7.1 198 

3.7 2.1 5.3 11.1 3.2 190 

1.6 3.7 8.6 15.0 1.1 187 

2.5 2.0 2.5 10.2 5.6 197 

3.2 4.1 4.6 14.6 1.4 220 

5.0 4.2 4.2 14.2 3.3 240 

1.2 1.7 4.6 12.6 2.3 174 

1.0 2.5 5.9 13.2 2.5 204 

1.0 2.9 4.9 13.7 3.4 204 

1.0 2.5 5.9 13.2 2.9 204 

1.0 2.5 5.9 13.2 2.9 204 
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图 6 fus mtDNA-COI 基因 序列 不 同位 点 的 AT 含量 
Fig. 6 AT composition in different positions of mtDNA-COI gene 
序列 来 源 及 其 GenBank 登录 号 Origin of sequences and their GenBank 
accession numbers; As: 柑 桔 刺 粉 乱 Aleurocanthus spiniferus; Sp: 树 粉 
T, Siphoninus phillyreae; Dc; ph $ A Dialeurodes citri; Bt; AE T 
Bemisia tabaci; HN38; 海南 种 群 Hainan population ( EUS81838 ) ; 
HNLS; 海南 种 群 Hainan population ( KC822648) ; HNFSL; 海南 种 群 
Hainan population ( KC822647) ; TW: 台湾 种 群 Taiwan population 
( AY764031); HN37 ; 海南 种 群 Hainan population ( EU581837) ; Ad; 
E 4H 3 mU Aleurodicus dugesii; India; 印度 种 群 India population 
( AJ748380). 
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占 绝对 主导 地 位 ， 相反 NNC 和 NNG 密码 子 RSCU 
则 普遍 偏 低 。NNU 和 NNA 密码 子 使 用 的 偏 癌 性 与 
重 白 质 编码 基因 的 密码 子 的 第 3 位 的 A +T 偏 同性 
表现 出 正 相 关 性 , 螺旋 粉 莉 的 密码 子 第 3 位 点 A + 
T 含量 高 达 (85. 1% ) 。 
2.4 系统 发 育 树 的 构建 

采用 MECA4.0 软件 通过 邻接 法 (NJ) 根据 不 同 
ALPRE mtDNA-COI 和 TDNA-ITS1 序列 构建 系统 
树 ( 图 8 ~10), 系统 树 上 各 分 校 上 的 数值 为 经 1 000 
次 bootstrap 后 的 置信 和 度 。 

由 图 8 系统 进化 树 可 以 发 现 , 除 文 昌 番 石榴 种 
群 ,海南 地 区 不 同 螺旋 粉 和 种 群 因 mtDNA-COI 基 
因 序 列 无 差异 而 聚 为 一 支 ( 置 信和 度 60), 台湾 种 群 
与 海南 种 群 亲 缘 关 系 极 为 相近 (置信 和 度 100), 这 说 
明 螺 旋 粉 乔 的 台湾 种 群 与 海南 种 群 遗 传 距 离 非 稼 
近 ， 即 海南 地 区 的 螺旋 粉 乱 可 能 是 由 台湾 传人 的 ， 
但 这 并 不 是 说 海南 地 区 的 螺旋 粉 乔 就 一 定 是 由 台湾 
传人 的 ,因为 螺旋 粉 乔 遗 传 较 为 保守 , 并 且 研 究 中 
缺少 我 国 周 边 如 东南 亚 的 螺旋 粉 乔 种 群 。 基 于 
mtDNA-COI 基因 构建 的 不 同 粉 乔 种 群 的 系统 树 ( 图 
9) 也 进一步 说 明 , 台湾 种 群 与 海南 种 群 在 进化 关系 
上 较 近 (置信 和 度 98) , ， 而 与 印度 种 群 亲缘 关系 较 远 
(置信 和 度 100),， 不 同 螺 旋 粉 乔 种 群 与 近 缘 种 
Aleurodicus dugesii 有 较 近 的 杂 缘 关系 ， 而 其 他 粉 乔 
外 #F Bemisia 
Siphoninus phillyreae 和 Dialeurodes citri M R A — xc. 
(置信 和 度 78) 。 由 图 10 可 知 , WAT B. tabaci 与 日 
粉 乱 Trialeurodes vaporariorum 杀 缘 关系 较 近 (置信 


tabaci, Aleurocanthus spiniferus ， 
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Ad Tv1 
Ti Whitefly species 
图 7 ^E rDNA-ITS1 序列 碱 基 含 量 
Fig. 7 Base composition of rDNA-ITSI gene of different whitefly populations 
序列 来 源 及 其 GenBank 登录 号 Origin of sequences and their GenBank accession numbers; Ad; 螺旋 粉 乱 Aleurodicus dispersus ( KC822649) ; Btl ; 烟 
粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995281) ; B2; 烟 粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995261) ; BO; 烟 粉 乱 Bemisia tabaci (JQ995263) ; Tv1: ji E Trialeurodes 
vaporariorum (JQ995234) ; Tv2 : 温室 粉 乱 Trialeurodes vaporariorum ( JQ995235). 


度 均 为 100), 它们 与 螺旋 粉 融 的 亲缘 关系 都 较 远 。 
A. dugesii 5 WE JE A53 A [n] B A4 LE s MEO 
( Aleurodicinae ), Hf E) ELM JR FE) LEUR 
( Aleyrodinae) ( Thao and Baumann, 2004a, 2004b) , 


这 与 本 研究 结果 一 致 。 
3 结论 与 讨论 


3.1 昌 种 群 的 突变 问题 

所 有 的 种 群 中 只 有 文昌 的 番 石 榴 种 群 存 在 变异 
位 点 , 为 了 进一步 验证 其 准确 性 ,随后 的 实验 中 又 
增加 了 该 种 群 的 重复 次 数 , 最 后 发 现 该 种 群 还 存在 
未 变异 的 个 体 , 即 约 在 476 bp 位 点 未 发 生 碱 基 C 
突变 为 碱 基 T, 变异 率 约 为 60% 。 进 一 步 检 测 寄主 
为 印度 紫檀 的 种 群 均 未 发 现 突 变 位 点 ,所 以 海南 文 
昌 番 石榴 种 群 变异 可 能 为 随机 变异 ,而 与 不 同 地 理 
位 置 和 寄主 等 原因 可 能 无 直接 联系 , 但 为 了 更 深入 
研究 , 还 应 增加 不 同 种 群 的 数量 和 每 个 种 群 重复 的 
次 数 。 
3.2  mtDNA-COI 基因 序列 组 成 以 及 氨基 酸 密 
码 子 

5 个 螺旋 粉 异种 群 (1 个 台湾 种 群 , 4 个 海南 种 
BE) 的 AT 含量 (74. 096) 与 近 缘 种 Aleurodicus 
dugesii 的 AT 含量 (75.6% ) 相近 , 其 他 4 个 外 群 的 
AT &t&NIfK&-r 70% (Dialeurodes citri, 69. 196 ; 
Aleurocanthus spiniferus, 60. 996 ; Siphoninus phillreae, 
69. 8% 和 Bemisia tabaci, 68.7% ) 。 就 每 个 氮 基 酸 密 
码 子 来 看 ,螺旋 粉 乱 和 4. dugesii 的 第 1 ,2 和 3 位 
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Danzhou YTJ 
Ledong FSL 
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图 8 基于 mtDNA-COI 基因 构建 的 不 同 螺旋 粉 乱 种 群 的 系统 树 


Fig. 8 Phylogenetic tree based on nucleotide sequence of mtDNA-COI from Aleurodicus dispersus populations 


样品 代码 同 表 1, Sample codes were shown in Table 1. 分 支点 上 的 数值 为 1 000 次 bootstrap 后 的 置信 和 度 ; 图 9 和 图 10 [s]; Numerals on the node 
are the bootstrap values of 1 000 replications. The same for Figs. 9 and 10. 
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图 9 基于 mtDNA-COI 基因 构建 的 不 同 粉 剧种 群 的 系统 树 


Fig. 9 Phylogenetic tree based on nucleotide sequence of mtDNA-CO1 from whitefly populations 
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图 10 基于 rDNA-ITS1 基因 构建 的 不 同 粉 乱 种 群 的 系统 树 
Fig. 10 Phylogenetic tree based on nucleotide sequence of rDNA-ITS1 from whitefly populations 
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点 A+T 含 量 分 别 为 68.9% 和 67.996, 7.996 和 
74.0% , 84.695 $1 85.196 , 均 大 于 其 他 粉 乱 3 个 位 
点 的 AT 含量 。 所 有 粉 避 种 群 第 3 位 点 均 表 现 明 显 
的 AT WAE, 这 与 氨基 酸 密码 子 第 3 位 点 的 摆动 
假说 一 致 。 

就 密码 子 使 用 频率 来 看 ,使 用 频率 最 高 的 是 
UUU (20.8) 。 螺 旋 粉 乔 线 粒 体 基因 组 中 和 蛋白 编码 
基因 的 密码 子 使 用 存在 着 强烈 的 密码 子 使 用 偏 问 
VE, NNU 和 NNA 密码 子 RSCU 基本 都 大 于 1, 在 每 
种 重 日 质 组 成 中 占 绝对 主导 地 位 ， 相反 NNC 和 
NNG 密码 子 RSCU 则 普遍 偏 低 。NNU 和 NNA 密码 
子 使 用 的 偏 回 性 与 蛋白 质 编码 基因 的 密码 子 的 第 3 
位 的 A+T 偏 癌 性 表现 出 正 相 关 性 。 

3.3 rDNA-ITSI 基因 序列 

本 研究 样品 序列 的 测序 主要 采用 PCR 产物 直 
接 测 序 法 , 并 且 对 产物 进行 双 癌 测序 以 增加 测序 结 
果 的 准确 性 。 部 分 样品 采用 了 元 隆 测序 法 , 并 且 将 
特殊 种 群 的 样品 进行 多 个 阳性 克隆 测序 。 结 果 发 现 
特殊 种 群 同 一 个 体 不 同 拷贝 间 rDNA-ITS1 序列 遗传 
距离 非常 小 , 因此 , 可 忽略 同一 个 体 不 同 找 贝 之 间 
的 差异 , 选择 其 中 一 条 序列 进行 系统 进化 分 析 , 这 
种 做 法 在 其 他 昆虫 序列 分 析 中 已 有 相关 报道 
(Zheng, 2006) , 

在 不 同 螺旋 粉 乔 种 群 序列 变异 分 析 中 ,发现 序 
列 长 度 比较 保守 ,未 发 现 变 异 位 点 , 这 可 能 与 螺旋 
粉 融 传人 时 间 短 以 及 海南 独特 的 地 理 位 置 有 关 , 还 
可 能 与 地 点 的 采集 和 实验 重复 次 数 有 关 。 因 此 , 作 
者 认为 该 基因 不 适合 用 于 螺旋 粉 莉 的 种 群 遗 传 分 化 
HR RIERA rDNA-ITS1 与 烟 粉 乱 和 日 粉 乔 的 
rDNA-ITS1 比较 发 现 有 3 个 保守 区 。 从 建立 的 系统 
发 育 树 来 看 , 螺旋 粉 莉 的 系统 发 育 一 致 ， 烟 粉 虱 与 
日 粉 蛋 的 亲缘 关系 较 近 , 但 两 者 与 螺旋 粉 乱 的 亲缘 
关系 较 远 。 

3.4 不 同 螺 旋 粉 剧种 群 的 系统 研究 

基于 mtDNA-COI 和 ITDNA-ITS1 基因 构建 的 系 
统 树 的 研究 结果 表明 , 台湾 种 群 与 海南 种 群 的 遗传 
距离 很 小 , 这 可 以 表明 海南 地 区 的 螺旋 粉 乱 既 有 可 
能 是 由 台湾 传人 , 这 与 台湾 和 海南 首次 发 现 人 侵 时 
间 ( 人 台湾 为 1988 年 , 海南 为 2006 年 ) 的 先后 顺序 相 
符 。 通 过 系统 树 还 发 现 , 4. dugesii 与 螺旋 粉 融 在 
进化 关系 上 较 近 , 可 以 聚 为 一 文 ,而 两 者 与 其 他 粉 
虱 外 群 的 亲缘 关系 较 远 , 这 与 Thao 和 Baumann 
(2004a，2004b) K EpL D N R dL E) A E P 
( Aleurodicinae) (A. dugesii 与 螺旋 粉 乱 等 ) FNA M 


WEF Aleyrodinae) ( Bemisia tabaci 等 ) 一致 。 

T E 43 4e 1 RENAR A OC ES BAUR GI n 
种 群发 生变 异 , 而 其 他 寄主 、 其 他 地 理 位 置 (甚至 
是 在 海南 首次 发 现 螺旋 粉 乔 的 陵 水 ) 均 未 发 现 变 
异 , 造成 这 一 结果 的 原因 , 除了 采集 样品 地 点 时 间 
以 及 实验 过 程 中 的 重复 次 数 这 些 因 素 外 , 还 与 螺旋 
MAE N BH ARERR (2006 - 2010 Œ, 仅仅 4 
年 ) 短 有 一 定 的 联系 。 我 们 应 该 进一步 补充 实验 数 
据 , 或 者 采用 其 他 分 子 方法 , 如 微 卫 星 等 , 来 研究 
海南 省 螺旋 粉 乔 种 群 的 系统 发 育 , 进而 研究 螺旋 粉 
乔 在 海南 的 传播 路 线 和 入 侵 机 制 ,这 为 更 好 地 防治 
螺旋 粉 避 提 供 理论 依据 ,同时 也 为 中 国 其 他 省 份 如 
和 福建、 广东 、 广 西 等 适 生 区 ( 沈 文 君 和 万 方 海 ， 
2007 ) 预防 和 监测 螺旋 粉 乔 提 供 建 议和 意见 。 
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